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СРАВНЕНИЕ ЭФФЕКТИВНОСТИ ДВУХ ПРОТОКОЛОВ ПОДГОТОВКИ БЕЛКОВЫХ ПРОБ 
ДЛЯ ПРОТЕОМНОГО АНАЛИЗА С ИСПОЛЬЗОВАНИЕМ ХРОМАТО-МАСС-
СПЕКТРОМЕТРИИ 
В.В. Рябинин, Д.С. Тимошевский, И.В. Рябинина, М.Н. Усачёв, А.М. Антохин, В.Ф. Таранченко 
Научный центр «Сигнал», Москва, Россия  
На примере протеомного анализа водорастворимых белков ткани легких мыши, представлено 
сравнение эффективности двух протоколов подготовки проб: filter-aided sample preparation (FASP) *1+ и 
протокола с использованием дезоксихолата натрия (SDC) *2+. Водорастворимые белки выделяли диспер-
гированием ткани легких гомогенизатором Поттера в растворе 100 мМ Трис pH 8,5, содержащем набор 
ингибиторов протеаз и фосфотаз. Триптические гидролизаты белков, полученные из аликвот клеточного 
лизата двумя сравниваемыми проколами хроматографически разделяли в градиенте ацетонитрила от 4 
до 35 % в течение 120 мин. Детектирование  пептидов проводили на масс-спектрометре Q Exactive HF в 
панорамном режиме (DDA). Для обработки масс-спектрометрических данных использовали программу 
PEAKS Studio 8.0 и базы данных белковых последовательностей Uniprot KB для таксона Mus musculus. В 
белковом гидролизате, подготовленном по протоколу FASP было идентифицировано 25749 пептидов, 
являющихся фрагментами 9385 белков (3606 белковых групп), протокол с использованием SDC позволил 
идентифицировать 30391 пептидный фрагмент 9166 белков (3635 белковых групп). Сравнение двух мас-
сивов идентифицированных белков дало пересечение, равное 60% от общего количества идентифици-
рованных белков. Функциональная аннотация уникальных для каждого протокола списков идентифици-
рованных белков по базе данных Gene Ontology, показала, что если использование протокола FASP при-
водит к увеличению количества идентификаций внутриклеточных белков, то прирост количества иден-
тифицированных белков при использовании SDC происходит, в основном, за счет белков внеклеточной 
локализации и белков плазматической мембраны и эндоплазматического ретикулума. Параллельное 
использование FASP и SDC протоколов подготовки белков позволит увеличить количество их идентифи-
каций в одной пробе не менее чем на 20%. 
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